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γ、ω-グリアジンに分類されており（Jackson et al. 1983）、さらにδ-グリアジンの存





は異質六倍性で A、B、D の 3 種のサブゲノムからなり、それぞれ 7 対の染色体をもつ
ため、全体で 21 対 42 本の染色体をもつ。HMW-GS は 1A、1B、1D 染色体長腕の




LMW-GS は 1A、1B、1D 染色体短腕のGlu-A3、Glu-B3、Glu-D3 遺伝子座にコード
され、ゲノム中に 20 から 40 コピー存在する。γ-グリアジンおよびω-グリアジンは 1
群染色体短腕のGlu-3 遺伝子座に数十 kb の距離で物理的に近接するGli-A1、Gli-B1、
Gli-D1 遺伝子座にコードされ（Gao et al. 2007）、γ-グリアジンは 19 から 39 コピー、
ω-グリアジンは 15 から 18 コピー存在する。α/β-グリアジンは 6A、6B、6D 染色体
短腕のGli-A2、Gli-B2、Gli-D2 遺伝子座にコードされ、種子貯蔵タンパク質遺伝子の
中でも特にコピー数が多く、ゲノム中に数十から 150 コピー存在する。コピー数は系
統や品種により異なる（Anderson et al. 1997）。
　小麦粉の性質と種子貯蔵タンパク質の遺伝子型との関係は、遺伝子のコピー数が少な
く分子量が大きい HMW-GS について、SDS- ポリアクリルアミド電気泳動法（SDS-
PAGE）で遺伝子型の判別がしやすいため、先んじて研究されてきた。特に、HMW-
GS のGlu-D1d 対立遺伝子座は 1Dx5 と 1Dy10 の 2 つのサブユニットからなり、分子
間結合をするジスルフィド結合が期待できるシステイン残基を多く持つため製パン性を
高める効果を持つことが示され（Payne 1987）、小麦粉の品質向上のための育種に利用
されている。LMW-GS についても HMW-GS よりも遺伝子コピー数が多く複雑である
が、国際コンソーシアムを通じて対立遺伝子型の命名の統一が図られ（Liu et al. 
2010）、小麦粉の性質との関連が整理されてきた。グリアジンは、グルテニンとの含有
量の比がグルテンの強さに関連すること（Dhaka and Khatkar 2015）、グリアジンの遺




運 動 誘 発 性 ア ナ フ ェ ラ キ シ ー（Wheat-Dependent Exercise-Induced Anaphylaxis: 
WDEIA）や小麦粉を摂取することで小腸に炎症を起こし栄養不足に陥るセリアック病
（Celiac Disease：CD）、小麦粉に接する職業の人が小麦粉を吸入することで喘息にな










種子貯蔵タンパク質遺伝子が座乗する 1 群染色体からコムギ属に分化した後に 6 群染






　パンコムギのゲノムは、サイズが約 17 Gb と見積もられ、異質倍数体であることと
反復配列や転移因子が非常に多いことから、モデル植物であるシロイヌナズナ（約 130 
Mb）やイネ（約 400 Mb）より複雑である。国際コムギゲノム解読コンソーシアム
（International Wheat Genome Sequencing Consortium: IWGSC）により染色体腕ごと
に次世代シークエンサーを用いて解読した概要ゲノムが公開されたが（IWGSC 
2014）、α/β-グリアジン遺伝子については 6A および 6B 染色体に数個同定されたが正





たはストレス処理をした組織から 32 の cDNA ライブラリーを作製し、ランダムに選ん
だクローンのシークエンスを行い、各ライブラリー当たり 1 万以上、合計で 361,180 
の EST を得た（Ogihara et al. 2003）。in silico で塩基配列を同祖遺伝子や多重遺伝子
を区別する条件で整列化したところ、EST は 53,976 遺伝子に分類できた。これらの中
から、α/β-グリアジンおよび LMW-GS をコードする遺伝子を配列の相同性により検
索したところ、α/β-グリアジンで 36 個、LMW-GS で 15 個検出された（Kawaura et 
al. 2005）。これらが CS で発現している遺伝子と考えられた。分子系統解析からこれら
をグルーピングし、グループ特異的なプライマーを作成した。このプライマーを用いて、




























al. 2011）。11 種のプライマーセットを用い、1 プライマーセット当たり 1 から 2 クロー
ンを選抜し、15 クローンを得た。パルスフィールドゲル電気泳動法によりこれらのク
ローンのインサートサイズを推定したところ、平均 111 kb だった。α/β-グリアジン
遺伝子の cDNA クローンをプローブにサザンブロット解析を行ったところ、クローン
当たり 1 から 9 個のα/β-グリアジン遺伝子コピーがあると推定され、ゲノム中に数
kb から 100 kb 以上の間隔で不均等に存在することが示された。Gli-A2 に由来する
BAC3 および BAC11、Gli-B2 に由来する BAC5 および BAC6、Gli-D2 に由来する
BAC2 を選出し、サンガー法によるショットガンシークエンスによりインサートの完全
解読を行った。それぞれの遺伝子座で約 200 kb の塩基配列を得た。
　得られた塩基配列より遺伝子予測を行ったところ、Gli-A2 に由来する BAC3 と
BAC11 はα/β-グリアジン遺伝子が 2 コピー、 Gli-B2 に由来する BAC5 は 8 コピー、





　BAC から予測された 15 のα/β-グリアジン遺伝子について、分子系統解析を行った
ところ、同じ BAC に由来するコピーは同じクラスターに分類され、配列の相同性が高









止コドン下流の 200 bp から 1200 bp を非コード領域で中立的な塩基置換が生じると仮
定し、分子時計による分岐年代を計算した。同様に、レトロトランスポゾンの両端にあ
る LTR（Long Terminal Repeat）は挿入時には同一の配列であることを利用し、レト













　　  MYA：Million Years Ago
川浦　α/β-グリアジン－多重遺伝子族にコードされるコムギ種子貯蔵タンパク質
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CS の種子から抽出したグリアジンタンパク質を分離すると、pH 6.0 から 8.5、分子量
25 kDa から 50 kDa の範囲で 70 スポットに分離できた（図 4）。この範囲には、6 群染
色体に遺伝子座があるα/β-グリアジンと 1 群染色体に遺伝子座があるγ-グリアジン
が含まれると推定される。51 スポットは 6 群または 1 群染色体異数体系統のナリソミッ
ク系統においてスポットが消失したために由来する遺伝子座が推定できたが、19 スポッ
トはどの染色体異数体系統でも消失しなかった（表 1）。由来する染色体が特定できな







Gliadin Chromosome No. protein spots No. expressed genes 
/ -gliadin 6A 10 11a 
 6B 10 13a 
 6D 16 12a 
 unknown 12  
 Total 48 36 
-gliadin 1A 6 2b  
 1B 3  
 1D 7 4b  
 unknown 6 5b  
 Total 22 11 






　CS における 1 群から 7 群の染色体異数体系統シリーズのグリアジンタンパク質の二
次元電気泳動図を比較したところ、6D 染色体ナリソミック系統で消失したため 6D 染
色体上のGli-D2 遺伝子座に由来すると特定されたスポットが、2A 染色体テトラソミッ
ク系統でも消失していた。正常系統より 2A 染色体を 2 倍もつテトラソミック 2A 系統
でスポットが消失するということから、2A 染色体上にGli-D2 に由来するα/β-グリア
ジンを特異的に抑制する因子が存在し、量的効果を持つことが示唆された。さらに全タ
ンパク質を抽出し、CD のエピトープ配列として報告されている Glia-α9 のアミノ酸配
列をもとに作製したペプチド抗体を用いてウエスタンブロット解析を行ったところ、
6D 染色体ナリソミック系統で抗原抗体反応量が減少していたため、Gli-D2 に由来する
グリアジンは Glia-α9 を持つことが示された。同様に、2A 染色体テトラソミック系統
でも反応量が減少していたため（図 5）、2A 染色体の因子は CD の原因となるα/β-グ
リアジンタンパク質を特異的に抑制することが示唆された。これまで、コムギの種子貯
蔵タンパク質遺伝子の発現を誘導する転写因子として、トウモロコシ Opaque2（O2）
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